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ME: 植物 LysM 型 类 受 体 激酶 Clysin motif receptor-like kinase, LYKs) 是 植物 中 发 现 的 一 类 重要 的 RLK， 
在 植物 生长 发 育 、 抵 御 逆 境 胁迫 等 方面 具有 不 可 忽视 的 作用 ， 是 植物 中 基因 功能 的 研究 热点 。 为 更 好 地 了 
MELER R AI LYK 基因 ， 该 文 利 用 生物 信息 学 的 方法 对 小 立 碗 蕉 (Physcomitrella patens) LysM 型 类 受 体 
激酶 基因 家 族 成 员 进行 鉴定 及 分 析 。 通 过 分 析 小 立 碗 玲 LYK 家 族 成 员 的 基本 物理 信息 、 基 因 结 构 、 染 色 体 
定位 及 系统 发 生 关系 ， 初 步 探讨 了 其 LYK 基因 结构 、 进 化 与 功能 间 的 联系 。 结 果 表 明 : NOE A 21 
个 LYK 基因 ， 其 氨基 酸 序 列 大 小 在 625~755 aa 之 间 ， 分 子 量 范围 为 69.54~82.02 kDa， 等 电 点 在 5.98~7.78 
之 间 。 将 小 立 碗 苞 所 有 LYK 蛋白 与 3 MASIA CK. TUBIZIRIPSSEEL TRO 的 LYK 蛋白 共同 构建 系 
统 进化 树 ， 所 有 LYK 蛋白 被 分 为 4 个 亚 组 (LYK-I LYK- LYR-IE 和 LYR- ID« 73r 8g 29 MV ZH P EX 03 BO 
基因 结构 、 保 守 域 特征 显示 出 较为 相似 的 特征 ， 由 此 推测 其 可 能 具有 相同 或 相似 的 功能 。 染 色 体 定位 发 现 ， 
21 个 LYK 基因 和 集中 分 布 于 4 条 染色 体 上 并 出 现 小 型 基因 艇 ,这 可 能 同样 与 基因 功能 相 联 系 。 该 文 分 析 了 小 
Srl EE LysM 型 类 受 体 蛋 白 激酶 基因 家 族 的 基本 信息 ， 可 为 后 续 深 入 研究 其 LYK 基因 家 族 成 员 的 生理 生化 
功能 奠定 基础 。 
XB]: USE, LysM 型 类 受 体 激酶 ， 基 因 家 族 ， 生 物 信息 学 ， 基 因 结 构 ， 染 色 体 定位 ， 系 统 进化 关系 
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Bioinformatics analysis of lysin motif receptor-like kinase gene 
family in Physcomitrella patens 
GAO Mei!, XIN Jiankang!, JIANG Shan?* 
(1.School of Life Science , Guizhou Normal University, Guiyang, 550001, China; 2. School of International Education, Guizhou 


Normal University, Guiyang, 550001, China ) 


Abstract: Plant lysin motif receptor-like kinase (LYKs) are an important type of RLK found in plants. They have a 
non-negligible role in plant growth and development, resistance to adversity stress, etc. It is a gene function in 
plants research hotspots. In order to better understand the LYK gene in Physcomitrella patens, this article uses 
bioinformatics to identify and analyze members of the LysM-type receptor kinase gene family of Physcomitrella 
patens(P. patens). By analyzing the basic physical information, gene structure, chromosomal location and 
phylogenetic relationship of the LYK family members, the relationship between LYK gene structure, evolution and 
function was preliminarily discussed. The results show that there are 21 LYK genes in the moss, the amino acid 
sequence size ranges from 625 to 755aa, the molecular weight ranges from 69.54 to 82.02kDa, and the isoelectric 
point ranges from 5.98 to 7.78. A phylogenetic tree was constructed by combining all the LYK proteins of 
Physcomitrella patens with the LYK proteins of three typical model plants (Rice, Arabidopsis, and Medicago 
truncatula). All LYK proteins were divided into 4 subgroups (LYK-I, LYK- IL, LYR-I and LYR-II). The genetic 
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structure and conserved domain characteristics of the members in each subgroup of Physcomitrella patens showed 
relatively similar characteristics, and it was speculated that they might have the same or similar functions. 
Chromosome mapping found that 21 LYK genes were concentrated on 4 chromosomes and there were small gene 
clusters, which may also be related to gene function. This article analyzes the basic information of the LysM 
receptor-like protein kinase gene family of Physcomitrella patens, which can lay the foundation for the in-depth 
study of the physiological and biochemical functions of its LYK gene family members. 

Key words: Physcomitrella patens, lysin motif receptor-like kinase, gene family, bioinformatics, gene structure, 
chromosome location, phylogenetic relationship 


植物 类 受 体重 白 激酶 是 植物 中 一 类 重要 的 重 白 激酶 ， 这 些 和 蛋白 激酶 与 动物 中 受 体 蛋 白 激 酶 的 分 子 结构 
类 似 ， 由 于 与 其 特异 结合 的 胞 外 信号 分 子 或 配 体 尚未 被 鉴定 ， 因 此 被 称 为 类 受 体重 白 激酶 CReceptor-like 
protein kinase, RLKO. JUR RLK 由 胞 外 结构 域 、 跨 膜 结 构 域 和 胞 内 激酶 域 三 部 分 构成 ， 其 中 胞 外 结构 域 
含 特异 性 结构 基 元 ， 能 够 特异 性 识别 细胞 信号 分 子 〈 田 丽 梅 ，2016; Lehti-Shiu et al., 2009)。 其 中 植物 LysM 
型 类 受 体 激酶 (Lysin Motif Receptor-like Kinase, LYKs) 是 植物 中 发 现 的 一 类 重要 的 类 受 体 蛋白 激酶 。LysM 
型 类 受 体 蛋白 激酶 (LysM Receptor-like Kinase, LYKs) 的 典型 特征 是 其 胞 外 结构 域 中 含有 1-3 个 LysM 结 
构 基 元 (Afzal et al., 2008). 

不 同 植物 中 LYKs 家 族 成 员 数 存在 差异 , 拟 南 芥 和 水 稻 中 分 别 含 有 5 和 10 个 LysM-RLKs(Zhang , 2007; 
Shiu et al., 2004)， 同 时 不 同 植物 中 LYKs 胞 外 含有 的 LysM 结构 基 元 数 也 有 所 不 同 。 除 古 细菌 外 ， 大 多 数 生 
物 中 LysM 蛋白 结构 域 长 度 约 为 40aa。 植物 中 LYKs 家 族 成 员 根据 其 激酶 结构 域 的 不 同 , 可 以 划分 为 两 种 主 
要 类 型 : LYK 或 LysM-I 和 LYR 或 LysM-II， 其 中 LYK 亚 家 族 又 可 分 为 LYK-I 41 LYK-I; LYR 亚 家 族 分 为 
LYR-I 和 LYR-I (Limpens et al., 2003; Arrighi et al., 2006)。 目 前 ， 大 多 数 LysM-RLK 能 够 感知 病原 菌 分 子 
或 参与 植物 -微生物 间 的 相互 作用 ,包括 建立 防御 反应 或 根 内 共生 体 (Wan et al., 2008; Radutoiu et al., 2003). 

植物 LysM 型 类 受 体 和 蛋白 激酶 在 植物 防御 反应 及 与 微生物 共生 过 程 中 的 重要 作用 已 被 证 实 , 但 少 有 对 小 
MBE A LysM-RLK 家 族 其 因 功 能 的 研究 报道 。 小 立 碗 功 (Physcomitrella patens) 是 非 维 管 束 植物 中 的 模式 植 
qp, 也 是 早期 登陆 陆 生 植 物 代表 ， 小 立 碗 功 基 因 组 大 小 为 511 Mb, KE 27 条 染色 体 且 全 基因 组 测序 已 完成 
(Rensing et al., 2002), 基于 此 ， 本 文采 用 生物 信息 学 手段 , EAH EE 7] vr SE LYKs 基因 家 族 成 员 ， 
并 对 其 进行 蛋白 序列 分 析 、 结 构 域 预测 、 染 色 体 定位 及 进化 分 析 等 ， 意 在 为 后 续 研 究 该 基因 家 族 成 员 的 生 
理 生 化 功能 提供 参考 。 

1 研究 对 象 与 方法 
1.1 研究 对 象 及 序列 数据 下 载 
本 研究 以 模式 植物 小 立 碗 秦 为 研究 对 象 ， 小 立 碗 薛 基因 组 注释 序列 下 载 于 Ensembl Plants 数据 库 
C http://plants.ensembl.org/index.html > ( Kersey, 2018 ) ， 拟 南 芥 基因 组 注释 序列 从 TAIR 数据 库 
C https://www.arabidopsis.org/) 下 载 (Poole, 2007) 。 水 稳 基 因 组 注释 序列 下 载 于 国家 水 稻 数 据 中 心 
Chttp://www.ricedata.cn/gene/) (HIC, 20095, 3E 32 E fa 2 AE RE FF al JA. Phytozome v12.1 数据 库 
Chttps://phytozome.jgi.doe.gov/pz/portal.html) 下 载 。 
1.2 AIRE LYK 基因 家 族 成 员 的 鉴定 
利用 TAIR 数据 库 中 拟 南 芥 Z 天 基因 家 族 成 员 〈 共 $ 个 ) 蛋白 序列 作为 参考 序列 集合 ， 在 小 立 碗 薛 基 
因 组 序列 〈http:/asia.ensembl.org/index.html) 中 进行 同 源 搜索 ， 查 找 小 立 碗 伦 中 工 瑟 基因 家 族 成 员 ， 并 进 
一 步 利 用 NCBI Conserved Domain Search (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi) 筛选 , 确保 氮 
基 酸 序列 同时 存在 N- 末 端 LysM 和 C- 末 端 Pkinase 结构 域 ， 最 终 得 到 21 条 候选 LYK 基因 ， 用 TBtools 软件 
对 基因 保守 结构 域 可 视 化 (Chen et al., 2018). 
1.3 IMHE LYK 基因 家 族 的 蛋白 特征 分 析 及 亚 细 胞 定位 预测 

将 鉴定 得 到 的 21 条 候选 类 受 体 蛋 白 激酶 家 族 蛋 白 序列 ， 利 用 ExPASy 网 站 (http://expasy.org/) 进行 分 

子 量 、 理 论 等 电 点 的 预测 ， 并 利用 SMART 网 站 (http://smart.embi-heidelberg.de/) 对 所 有 基因 进行 保守 结构 域 


位 置 预测 《〈 陈 紫 华 ，2019); 利用 CELLO 在 线 网 站 Chttp://cello.life.nctu.edu.tw/) MWEE LYK 基因 家 
族 的 亚 细 胞 定位 ， 图 中 * 表 示 可 信 度 最 高 RARE, 20160). 
1.4 小 立 碗 从 LYK 蛋白 的 保守 域 结 构 分 析 

利用 MEME 网 站 Chttp://meme-suite.org/) 基于 相似 度 较 高 的 基 序 ， 即 Motif, 4) lr LYK 基因 家 族 成 员 
蛋白 序列 保守 特征 ， 用 TBtools 软件 进行 可 视 化 。 
1.5 小 立 碗 从 LYK 基因 家 族 成 员 基 因 结 构 分 析 和 基因 组 定位 分 析 

根据 检索 到 的 小 立 碗 碎 LYK 基因 家 族 成 员 的 基因 组 信息 ， 利 用 从 EnsemblPlants 数据 库 
(http://plants.ensembl.org/index.html) F X HJ ^ v fii 3 [x] e £& cr xc T (.gff3), DARAN LYK 基因 家 
Weu UA BI P S 37 P ETIE IC E TEE LAA e Ce E BS EHI AURA TBtools 软件 绘 
制 基因 结构 图 和 染色 体 定 位 图 。 
1.6 TRE LYK 基因 家 族 的 进化 分 析 

ANITA LYK 基因 家 族 成 员 构 建 系 统 进 化 树 : 利用 进化 树 分 析 软 件 MEGA7.0 中 的 Muscle 2 vm 
tf LYK 蛋白 序列 进行 多 序列 比 对 (Edgar, 2004)。 利用 进化 树 分 析 软 件 MEGA7.0, 执行 参数 Partial deletion, 
选用 合适 的 氨基 酸 蔡 代 模 型 (LG+G+I), 使 用 基于 LG 和 矩阵 模型 的 最 大 似 然 法 推断 进化 历史 CSagulenko et al., 
2018)。 执 行 参数 Poission correction. partial deletion， 校 验 参数 bootstrap= 1 000， 构 建 系 统 进 化 树 ， 对 小 立 
Wise LYK 基因 进行 初步 的 亚 族 分 类 。 

AAN LYK 基因 家 族 成 员 与 水 稳 、 拟 南 草 和 歼 莹 首 菩 中 的 同 源 家 族 成 员 构 建 系统 进化 树 ， 方 法 同 
Es UNITE LYK 基因 进一步 分 类 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 AIRES LYK 基因 家 族 成 员 基本 信息 

利用 TAIR Chttps://www.arabidopsis.org/) 数据 库 下 载 的 拟 南 草 LYK (LysM-RLK) 家 族 基 因 序 列 作为 基 
因 家 族 的 参考 序列 〈 共 5 个 )， 使 用 TBtools 软件 中 的 Blast Wrapper, Viu vr Im ée rb mu ED LYKs 基因 
家 族 成 员 序列 ， 得 到 160 个 候选 基因 ， 再 利用 NCBI BLASTp 进行 双向 Blast， 去 重复 得 到 50 条 候选 LYK 
基因 ， 最 后 利用 NCBI Conserved Domain Search (https:/www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi〉 基 于 
保守 结构 域 进一步 箭 选 ， 最 终 得 到 21 条 候选 LYK 基因 ，TBtools 软件 可 视 化 如 图 1。 利 用 生物 信息 学 方法 ， 
对 小 立 碗 巷 LYK 基因 家 族 成 员 的 蛋白 长 度 、 染 色 体 位 置 、 分 子 量 、 理 论 等 电 点 等 基本 信息 进行 分 析 并 编号 ， 
详 见 表 1。 
通过 蛋白 特征 分 析 ， 小 立 碗 茵 LYK 蛋白 的 分 子 量 为 69.54~82.02 kDa， 变 化 较 稳定 ， 理 论 等 电 点 最 小 为 
5.98， 最 大 为 7.78。 这 些 LYK 基因 编码 蛋白 的 氨基 酸 长 度 从 625 ~755 aa 之 间 波 动 。 运 用 SMART 网 站 鉴定 
和 Pfam 数据 库 (http://pfam.xfam.org) 验 证 结果 显示 ,21 个 LysM 型 类 受 体 蛋白 激酶 同时 具有 PKc like 和 LysM 
特征 结构 域 ， 不 同 LYK Pr LysM domain 的 数目 存在 差异 。 这 一 结果 与 拟 南 芥 中 已 鉴定 出 的 LYK 蛋白 特 
征 相似 〈Shiu et al., 2004)。 亚 细胞 定位 显示 ， 通 过 CELLO 网 站 预测 小 立 碗 区 LYK 基因 家 族 成 员 全 部 位 于 
质 膜 。 


Al 


Gene name 


PpLYKI 
PpLYK2 
| PpLYK3 
CPpLYK4 
PpLYKS 
PpLYK6 
CPpLYK7 
PpLYK8 
"RpLYko 
PpLYK10 
PpLYK11 
PpLYK12 
PpLYK13 
PpLYK14 
PpLYKI5 
PpLYK16 


PpLYK17 


PpLYK18 


表 1 XE LYK 蛋白 家 族 成 员 基 本 信息 


Table.1 Identification of LYK protein gene family members from P. patens 


基因 号 TAKE 里 论 等 电 点 
Theoretical 
Ce Length of isoelectric 
protein (aa) point (Pi) 
Pp3c7 26350V3.1 678 6.65 
Pp3c7 26350V3.9 716 7.78 
Pp3c7_26350V3.7 678 6.65 
Pp3c7_26350V3.8 678 6.65 
Pp3c7_26350V3.10 716 7.78 
Pp3c1_6050V3.1 671 6.24 
Pp3c1_6050V3.2 755 6.04 
Pp3c1_6050V3.3 755 6.04 
Pp3c11_6330V3.3 640 7.11 
Pp3c11_6330V3.5 640 7.11 
Pp3c11_6330V3.4 640 7.11 
Pp3c11_6330V3.6 640 7.11 
Pp3c7_25560V3.3 625 5.98 
Pp3c7_25560V3.4 625 5.98 
Pp3c7_25560V3.1 625 5.98 
Pp3c7_25560V3.2 625 5.98 
Pp3c9_5820V3.1 697 6.23 
Pp3c9_5820V3.2 697 6.23 
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PpLYK19 Pp3c9 5820V3.3 697 6.23 1 75.27 
(2.659 * 
[BS plasma membrane 

PpLYK20 Pp3c9 5820V3.4 697 6.23 2 7527 
(2.659 * 
[BS plasma membrane 


(2.659 * 


PpLYK21 Pp3c9 5820V3.5 697 6.23 2 75.27 


2.2 ABE LYK 基因 结构 与 蛋白 保守 结构 域 分 析 
通过 MEME 网 站 分 析 小 立 碗 功 LYK 基因 序列 ， 得 到 10 个 保守 性 较 高 的 motif (图 1: B)， 并 且 motif 
间 的 排 布 县 有 一 定 规律 ， 主 要 分 为 两 大 类 : 3“ 端 排 布 顺序 相同 ， 均 为 motif 5-motif 4-motif 7-motif 1-motif 
2-motif 3 ;5 ^ 端 排 布 顺序 分 为 两 类 : motif 9- motif 6-motif 10-motif 8 和 motif 8-motif 6-motif 9-motif 10。 可 见 ， 
ANIMÉ LYK 家 族 成 员 均 具有 motif 5-motif 4-motif 7-motif 1-motif 2-motif 3 的 相对 稳定 结构 ， 且 位 于 基因 
3“ 端 ， 但 各 成 员 5“ 端 会 出 现 motif 排列 顺序 的 差异 。MEME 预测 的 小 立 碗 茵 LYK 蛋白 motif 信息 见 表 2. 
RADIO LYK 蛋白 的 motif 长 度 最 小 为 29， 最 大 为 50， 并 且 存 在 长 度 相 同 的 mont, 
通过 SMART 网 站 和 Pfam 网 站 分 析 小 立 碗 巷 LYK 蛋白 保守 结构 域 ， 即 通常 所 说 的 domain， 结 果 如 图 
2 和 图 1: C。21 个 LYK 蛋白 均 含 有 激酶 结构 域 和 LysM 结构 域 , 但 所 含 LysM 结构 域 的 个 数 存在 一 定 差异 。 

利用 进化 树 软 件 MEGA 7.0 构建 小 立 碗 检 LYK 基因 家 族 的 系统 发 育 树 〈 图 1: A)， 发 现 21 个 LYK 家 族 成 

员 从 上 至 下 分 为 3 个 分 支 ， 为 更 准确 的 分 类 ， 后 文 与 已 鉴定 的 3 种 模式 植物 的 LYK 成 员 一 同 构建 系统 进化 

树 ， 以 更 好 地 了 解 物种 与 进化 间 的 联系 。 

a 分 析 21 AEE LYK 基 因 的 外 显 子 、 内 合子 结构 〈 图 1: C)， 发 现 约 62268] LYK 基因 含有 1-3 个 
cO 内 含 子 ; 其 中 有 6 个 LYK 基因 均 含 有 13 个 内 例子 ,分 别 为 PBLYK9. PpLYK I0. PpLYKI1]  PpLYKI2. PpLYK13. 
e PpLYK15; PpLYK16 HA 14 个 内 例子 ， 为 21 个 基因 中 内 含 子 数 量 最 多 的 基因 ， 猜 测 其 编码 的 蛋白 生物 学 
N 功能 较为 多 样 。LysM-RLKs 家 族 中 未 发 现 不 含 内 含 子 的 成 员 , 其 中 PpLYKIA 为 仅 有 的 不 含 非 编 码 区 的 LYK 
Ke 基因 。 
H 将 所 有 LysM-RLKs 家 族 成 员 的 保守 结构 域 和 基因 结构 整合 在 一 起 〈 图 1; C)， 可 以 发 现 两 类 特征 结构 
> hi (LysM 和 PKc like) 均 存 在 于 基因 编码 区 〈 即 CDS)， 说 明 这 两 类 结构 域 均 对 基因 的 功能 起 作用 。 图 中 
^ RIL PpLYK9 至 PpLYK13 在 外 显 子 - 内 含 子 结构 上 与 其 它 LYK 家 族 成 员 存在 显著 差异 。 
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A. 21 个 LYK 蛋白 的 系统 发 育 树 。 用 MEGA7.0 构建 系统 发 育 树 ， 使 用 21 个 LYK 成 员 的 全 长 氨基 酸 序列 ， 

选用 Poisson model，Bootstrap=1000。B. LYK 基因 的 保守 基 序 (motif) 分 布 。10 个 motif HA EAEE HE 

表示 ， 不 同 motif 在 图 中 用 数字 标明 。C. LYK 基因 的 保守 结构 域 及 外 显 子 、 内 含 子 分 布 。 ARETES 

蛋白 的 非 编码 区 〈 即 UTR)， 黄 色 和 矩形 框 表 示 和 蛋白 的 编码 区 〈 即 CDS)， 中 间隔 断 的 黑色 线条 表示 内 含 子 区 
域 ， 通 过 底部 比例 斥 可 推 新 各 区 域 长 度 ， 数 字 表示 相位 。 


A. Phylogenetic tree of 21 LYK proteins. Phylogenetic tree was constructed with MEGA7.0, with full-length amino 
acid sequences of 21 LYK members and poisson model, bootstrap=1000. B. Conserved motifs distribution of LYK 
genes. 10 motif are represented by rectangular boxes of different colors, and different motif are indicated in figures. 
C. Conserved domain and exon and intron distribution of LYK genes. The green box indicates noncoding region of 
protein (ie, UTR), the yellow box indicates the coding region of the protein (ie, CDS), and the black line in the 
middle of the gap indicates the intron region, and the length of each region can be inferred from the bottom scale. 


Numbers represent phase. 


图 1 DRE LYK 家 族 成 员 的 系统 发 育 关系 、 保 守 基 序 、 保 守 结 构 域 及 基因 结构 分 析 


Fig.1 Phylogenetic relationship, conserved motifs, conserved domains and gene structure analysis of the members 


of the family of LYK in Physcomitrella patens 
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Table.2 MEME predicted LYK proteins motif information 
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不 同 颜色 方 框 表 示 不 同 的 domain， 各 和 蛋白 长 度 可 通过 底部 比例 尺 推断 。 


Different color boxes indicate different domains, and the length of each protein can be inferred by the bottom scale. 


2 /|SEHSELYK 蛋白 保守 结构 域 (domain) 分 析 


Fig.2 Conservative domain analysis of LYK protein in Physcomitrella patens 


2.3 AH LYK 蛋白 的 系统 发 育 分 析 

通过 MEGA XS LYK 基因 家 族 成 员 的 蛋白 序列 进行 多 序列 比 对 后 构建 系统 发 育 树 (图 1: AD, 
结果 显示 : 其 LYK 基因 家 族 的 系统 发 育 树 有 三 个 非常 明显 的 分 支 ，3 大 分 支 中 均 发 现 了 独立 的 进化 分 支 ， 
VL BH vs B SE LYK 基因 家 族 成 员 在 漫长 的 进化 历史 中 产生 了 不 同 的 进化 方式 ， 推 测 同 一 大 分 支 延 伸 出 的 不 
同 分 支 成 员 间 功能 可 能 有 所 差异 。 

Mrt "DIE LYK 基因 家 族 成 员 分 类 并 研究 其 与 其 它 植物 LYK 基因 间 的 进化 关系 ， 分 别 选取 
10 个 水 稳 (单子 叶 模 式 植 物 )、5 个 拟 南 芥 《〈 双 子叶 模式 植物 ) 和 23 ARRS PRN) FE% 
定 出 的 所 有 LysM-RLK 基因 的 氨基 酸 序 列 ， 与 小 立 碗 碎 LysM-RLK 共同 构建 系统 进化 树 ， 如 图 3 所 示 ， 分 
析 发 现 ， 发 现 4 种 植物 中 的 LYK 蛋白 存在 于 4 个 亚 族 (LYK-I、LYK-II、LYR-I、LYR-I) "B, ifr ug 
LYK 蛋白 仅 存 在 于 2 个 亚 家 族 : LYK-II 和 LYR-I 中 , LYK-II 亚 族 中 有 8 4r ist LYK 家 族 成 员 CPpLYK9 
—PpLYK16), AY 13 个 成 员 属 于 LYR-I 亚 族 。LYK-I XE HP INSEL E LYK 家 族 成 员 有 两 个 分 支 ， 同 源 
性 达 90% 以 上 ; LYR-I 亚 族 中 的 小 立 碗 从 LYK 家 族 成 员 也 存在 两 个 分 支 ， 同 源 性 达 90% 以 上 ， 可 能 为 直系 
同 源 基 因 。 
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角形 表示 水 稻 LYK ÆA, Ee 


The red diamond-shaped box represents the LYK genes of Physcomitrella patens, the blue box represents the 


Medicago truncatula LYK genes, the green triangle represents the Rice LYK genes, and the brown circle represents 


the Arabidopsis LYK genes. 


图 3 小 立 碗 众 和 几 种 模式 植物 LYK 基因 系统 进化 树 


Figure.3 Phylogenetic tree of LYK gene of Physcomitrella patens 


and several model plants 


2.4 小 立 碗 巷 LYK 基因 家 族 的 染色 体 定位 


通过 Ensembl Plants 数据 库 获 得 小 立 碗 从 LYK 染色 体 定 位 信息 ， 将 小 立 碗 检 21 个 LYK 基因 定位 在 4 


条 染色 体 上 ， 如 图 4 所 示 。 小 立 碗 薛 第 7 条 染色 体 上 定位 了 9 个 基因 ， 为 定位 LYK 基因 数目 最 多 的 一 条 数 
11 条 染色 体 上 分 别 定位 了 3、5、4 个 基因 ， 可 见 小 立 碗 21 个 LYK 基因 在 染色 体 分 布 上 


色 体 ; 第 1、9、 


是 相对 集中 的 。 图 中 可 明显 看 到 在 4 条 染色 体 上 均 出 现 小 型 基因 


构 和 功能 上 可 能 


具有 明显 的 相似 性 ,其 中 ,4 条 染色 体 上 均 出 现 位 置 接近 的 基因 


SS, REA ARMAR 


,如 1 号 染色 体 上 基因 PpLYK6. 


PpLYK7 和 PpLYK8, 9 号 染色 体 上 的 PpLYKI7. PpLYK18, PpLYKI9. PpLYK20 和 PpLYK21 等 ， 可 能 为 串 


联 重复 。 
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图 4 E LYK 基因 染色 体 定位 图 
Figure. 4 Chromosome localization map of LYK gene in Physcomitrella patens 


3 讨论 

ASCER Y INEA HR) LysM-RLK 基因 , 并 对 其 进行 生物 信息 学 相关 分 析 。 共 鉴定 出 小 立 碗 爷 
中 21 个 LysM-RLK 家 族 成 员 ， 它 们 在 染色 体 上 的 分 布 相对 集中 ， 仅 位 于 4 条 染色 体 上 ， 且 出 现 5 组 小 型 基 
因 复 ， 推 测 可 能 为 串联 重复 。 每 个 LYK 均 含有 1-3 个 LysM 保守 结构 域 和 1 个 激酶 结构 域 〈 图 2) „MEME 
结果 显示 同一 亚 家 族 各 成 员 具 有 相同 或 相似 的 domain (图 1: B), 说明 该 亚 家 族 成 员 可 能 在 小 立 碗 茵 整 个 
生命 过 程 中 执行 相似 的 功能 。 

从 LysM-RLK 家 族 成 员 数 量 看 ， 小 立 碗 态 (21 个 ) 多 于 拟 南 芥 〈5 个 ) 和 水 稻 〈10 个 ) P LYK 基因 个 
3k, PARA (03 40 同 源 家 族 的 数量 相差 不 大 。 研 究 发 现 该 家 族 成 员 在 高 等 植物 中 普遍 存在 较 多 成 
R, 如 苹果 中 有 12 个 LysM-RLK, 百 脉 根 (Lotus japonicus) 中 有 17 个 LysM-RLK (JA 4%, 2014; Lohmann 
et al., 2010)。 小 立 碗 作 是 早期 登陆 的 植物 代表 ， 其 LysM-RLK 家 族 成 员 数 量 多 于 拟 南 芥 和 水 稻 ， 推 测 该 家 
族 成 员 在 小 立 碗 侮 中 可 能 存在 基因 功能 的 元 余 。 随 着 不 断 进 化 ， 一 些 高 等 植物 中 该 家 族 成 员 数量 得 到 扩展 ， 
意味 着 该 家 族 新 功能 的 引入 。 
通过 系统 进化 分 析 ， 将 小 立 碗 餐 LysM-RLK 基因 分 为 2 个 亚 组 CLYK-IE 和 LYR-I1)， 它 们 均 与 水 稳 、 拟 
南 芥 和 菊 莹 首 菩 同 源 家 族 中 的 部 分 成 员 聚 为 一 类 ， 而 高 等 植物 中 LysM-RLK 家 族 分 为 4 个 亚 组 ， 推断 小 立 
WIEP LysM-RLK 家 族 成 员 的 功能 相对 单一 。 与 进化 分 析 表 征 相 似 ， 同 一 亚 组 内 ，ZLYK 基因 的 外 显 子 -内 含 
子 的 排 布 特征 较为 接近 ， 同 时 ， 此 基因 结构 特征 与 水 稻 、 拟 南 草 和 获 莹 首 革 的 外 显 子 - 内 含 子 分 布 特征 较为 


相似 〈Shiu et al., 2004; Arrighi et al., 2006)。 综 上 所 述 ， 同 一 亚 组 内 基因 家 族 成 

同 源 关 系 和 基因 结构 特征 ， 说 明 其 可 能 具有 相同 或 相似 的 功能 。 
LysM 型 类 受 体 蛋 白 激 酶 基因 在 植物 生长 发 育 及 逆境 胁迫 中 发 挥 重 要 功能 ， 已 成 为 当今 植物 中 基因 功能 

开 究 的 热点 之 一 ，LysM-RLK 基因 家 族 在 高 等 植物 中 数量 较 多 ， 功 能 也 有 具有 多 样 性 ， 但 在 小 立 碗 巷 中 功能 的 

开 究 不 够 深入 ， 大 部 分 LYK 基因 功能 尚 不 明确 。 本 研究 以 已 有 数据 库 资 源 为 基础 ， 在 小 立 碗 葵 中 往 选 得 到 

1 个 LYK 基因 ， 并 利用 生物 信息 学 方法 ， 对 其 LYK 基因 家 族 成 员 进 行 蛋白 特征 、 染 色 体 定位 、 基 因 结 构 及 

进化 关系 等 分 析 ， 将 小 立 碗 区 LYK 基因 家 族 进 行 初步 分 类 ， 从 基因 层面 显示 了 小 立 碗 苞 的 特征 ， 为 之 后 

究 LysM 型 类 受 体 和 蛋白 激酶 功能 提供 了 理论 依据 。 
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